Genomics of giant DNA viruses by 緒方, 博之
Title巨大DNAウィルスゲノムの解析
Author(s)緒方, 博之







平成 26年度    京都大学化学研究所 スーパーコンピュータシステム 利用報告書 
 
巨大 DNAウイルスゲノムの解析 
Genomics of giant DNA viruses 
































かつ Megaviridae を含めて多くの NCLDV で保存されている RNA ポリメラーゼ遺伝子に着目して、
Megaviridae の系統多様性を定量的に解析した結果、その多様性は、原核生物の多様性に匹敵する
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可能性が見えてきた。 
 多様性解析のための新規プライマーの開発（W. Wilson（英国）、N. Grimsley(仏国)と共同）：PolB、




Megaviridae の新しい遺伝子型を同定でき、当プライマーが Megaviridae の多様性解析に有効であ
ることを示した。 














 円石藻 Emiliania huxleyii のゲノム多様性と EhVウイルスの頻度の相関（P. von Dassow、ペル
ーとの共同）：E. huxleyiiは 1倍体(1N)と 2倍体(2N)の両方の生活環をもち、配偶子接合と減数











有性生殖の能力を欠失していると推定される E. huxleyii の分布と負の相関があり（図を参照）、
ウイルスが有性生殖維持に重要な淘汰圧の一つとなっている可能性が示唆された。 
 






 BLASTサーバに rDNA遺伝子配列データベースを追加した（http://www.genome.jp/tools/blast/） 
 モチーフツールにタンパク質ドメインデータベース NCBI/CDDを追加した
（http://www.genome.jp/tools/motif/） 
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